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С использованием платформы массового параллельного секвени-
рования (Roche 454) исследовано разнообразие микроорганизмов в осад-
ках различных типов геологических структур (метановых и нефтяных
сипов, грязевом вулкане) Южного и Среднего Байкала. Исследуемые
осадки различались по компонентному составу, минерализации поровых
вод и типу разгружающихся углеводородов. В результате пиросеквени-
рования получено 27231 прочтений архей со средней длиной 354 п.н. и
99801 прочтений бактерий со средней длиной 150-155 п.н. Архейные со-
общества проанализированных образцов представлены некультивируе-
мыми последовательностями трех филумов Euryarchaeota, Crenarchaeota
и Thaumarchaeota. Среди них детектированы известные метаногены по-
рядков Methanomicrobiales, Methanosarсinales, Methanococcales, 
Methanobacteriales, а также линии некультивируемых архей Marine Ben-
thic Group D (MBG-D) и Miscellaneous Crenarchaeotic Group (MCG). В ис-
следованных образцах выявлены аммоний-окисляющие археи, принад-
лежащие к филумам Crenarchaeota и Thaumarchaeota. Филогенетический
анализ не показал наличия в исследуемых сообществах представителей
архей, участвующих в анаэробном окислении метана (группы ANME). В 
сообществах осадков из районов нефтяных сипов, грязевого вулкана
«Маленький», вента Фролиха обнаружены представители порядков
Methanomicrobiales и Methanosarcinales, которые ранее были описаны
при исследовании сообществ осадков метанового сипа Санкт-Петербург
как «байкальские линии» архей [1]. Анализ таксономического состава
архей и бактерий в образцах из зоны потребления метана показал при-
сутствие последовательностей архей филума Euryarchaeota, некультиви-
руемых линий филумов Crenarchaeota (MCG) и Euryarchaeota (MBG-D).
В бактериальных сообществах исследуемых районов доминиро-
вали последовательности протеобактерий (17.2 – 47.5%), актинобактерий
(19.0 – 43.7%) и цианобактерий (16.6 – 48.0%). В отдельных образцах 
значительный вклад давали представители бактероидетес (6.6 – 12.6%),
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хлофлекси (13.0%), Candidate Division OP10, а также неклассифициро-
ванные последовательности (до 16%). Остальные таксоны были пред-
ставлены в количестве менее 1%. Структура бактериального сообщества
гидратсодержащих слоев осадков отличалась от таковой в выше- и ниже-
расположенных осадках, в числе доминирующих таксонов были после-
довательности группы OP10 (JS1) и Chloroflexi, характерные и для сооб-
ществ морских осадков, содержащих гидраты метана, и которые, по мне-
нию Inagaki с соавторами [2], являются ассоциированой с ними группой.
В районе грязевого вулкана «Маленький», несмотря на высокое содержа-
ние сульфат-ионов, наименьшее представительство среди протеобакте-
рий имели дельтапротеобактерии. В ГГ-содержащем слое осадка они со-
ставляли не более 7%, выше и ниже их представительство было выше
22%. Среди доминирующих таксонов этого класса отмечены представи-
тели Myxococcales и unclas. Syntrophobacterales. Газогидратный слой ме-
танового сипа ст. Посольская банка характеризуется значительным коли-
чеством последовательностей бактерий филума Deinococcus-Thermus
(15%), в то время как в верхних слоях осадков численность группы едва
достигает 0.6%.
В отличие от районов глубоководных гидротермальных полей
вулкана Суийо Симаунт, где отмечалось доминирование гаммапротео-
бактерий [2], в донных осадках озера Байкал, среди протеобактерий пре-
обладали альфапротеобактерии, их вклад в некоторых образцах состав-
лял 80%. В сообществах осадков нефтяных сипов доминировали предста-
вители SAR11 clade, широко распространенные в морских водах, где по-
казано их участие в окислении серы и углерода [3].
В сообществах осадков, вмещающих ГГ, велика доля бетапроте-
обактерий, а в сообществах из нефтяных сипов до 50% протеобактерий
составляли неклассифицированные последовательности, филогенетиче-
ская принадлежность которых не определена. Среди бетапротеобактерий
значительный процент вносили представители семейства
Comamonadaceae, менее - бактерии семейства Burkholderiaceae и TRAS-
20 линии. Последовательности класса эпсилонпротеобактерий отмеча-
лись в единичных количествах лишь в поверхностных слоях осадков
нефтяного сипа Горевой Утес, где составляли менее 1%. Их доминирова-
ние вместе с классом Gammaproteobacteria отмечалось в районе гидро-
термального плюма Суийо Симаунт [4].
В поверхностных слоях осадков всех исследуемых районах Бай-
кала присутствовали бактерии, участвующие в аэробном окислении ме-
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тана. Среди гаммапротеобактерий преобладали последовательности рода
Methylobacter, среди бета - последовательности семейств
Comamonadaceae, Methylophilaceae, среди альфа - последовательности
семейства Methylocystaceae. Ближайшие байкальским метанотрофам
микроорганизмы имеют широкий ареал обитания, они обнаружены в
осадках озер Вашингтон, Бива, Мичиган, Женевского, арктического озера
Damariscotta, в воде озера Тайху (Китай), в пресноводных обогащенных
железом микробиальных матах, в воде гидротермального вента Йелло-
устонском озере. Вместе с тем филогенетический анализ последователь-
ностей метанотрофов свидетельствует о наличии кластеров, образующих
отдельные линии с некультивируемыми гомологами с неустановленным
метаболизмом.
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